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1luf_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1ir3_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
30425042.m  ~~~MG~~~~~~ARP~~LTLLRALLLPLLAGAQAAIVFIKEPSSQDALQGRRALLRCEVEAPDPVHVYWLLNGVPVQDTERRFAQGSSLSFAAVDRLQDSGAFQCVARDNVTGEEVRSTNASFNIKWIEAGPVVLKHPASEAEIQPQTQVTLR~~~~~CHIDGHPRPTYQWFRDGTPLSDDQSTHTVSSRERNLTLRPASP 
CCK4.h      ~~~MGAARGSPARPRRLPLLSVLLLPLLGGTQTAIVFIKQPSSQDALQGRRALLRCEVEAPGPVHVYWLLDGAPVQDTERRFAQGSSLSFAAVDRLQDSGTFQCVARDDVTGEEARSANASFNIKWIEAGPVVLKHPASEAEIQPQTQVTLR~~~~~CHIDGHPRPTYQWFRDGTPLSDGQSNHTVSSKERNLTLRPAGP 
31227030.i  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QFTVTPESRQVFEGEPVTFECRAMFD~DEIDFSWTRNGIPVPAKHERLSFATPQRIYQSGSNLHIRAVNGTLDRGDYVCLATARASGARVASPAATLDIIGISPPVVQLLKHDPDRDSISLKCHSTLEPATEIIGSDGKPAEETHVEWYRNEVKLTKSPHIDLQRRKLHIKNASA 
24652873.f  MTARMISICGLVMALMMASVLASSSRFQRVPQSQSVVENESVKFECESTDSYSELHYDWLHNGH~~~~~~~~~RIAYDKRVHQIGSNLHIEAVRRTEDVGNYVCIATNLASGAREASPPAKLSVIYLESASVQLLGSN~~RNELLLKCH~~~~~~~~VEGASG~DLEPLEIEWYRNSEKLSTWKNVQLDQHRLIIRQPGS 
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1luf_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1ir3_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
30425042.m  EHSGLYSCCAHNAFGQACSSQNFTLSVADESFARVVLAPQDVVVARNEEAMFHCQFSAQPPPSLQWVFEDETPITNRSRPPHLRRAVVFANGSLLLTQVRPRNAGVYRCIGQGQRGPPIVLEATLHLAEIEDMLPFEPRVFIAGDEERVTCPAPQGLPTPSVWWEHAGVPLPAHGRVHQKGLELVFVTIAESDTGVYTCH 
CCK4.h      EHSGLYSCCAHSAFGQACSSQNFTLSIADESFARVVLAPQDVVVARYEEAMFHCQFSAQPPPSLQWLFEDETPITNRSRPPHLRRATVFANGSLLLTQVRPRNAGIYRCIGQGQRGPPIILEATLHLAEIEDMPLFEPRVFTAGSEERVTCLPPKGLPEPSVWWEHAGVRLPTHGRVYQKGHELVLANIAESDAGVYTCH 
31227030.i  KDNGVYSCLLVVVS~RTDGSRRIALRSSKNYRLKLKPG~~~~~~~~~~~~~~~~~~TNYGQSKIDCTKNHNLLLCRGKRGDRQLGQSSFSGPAPVRIVVHPV~TTVVNESQPVVFNCGFRVTAANESGGFVLRWRKDGKVIRRWDNLAEATTVPTDDAMVGATESSSMFRDDARIHVDRTNGSLVFGSVVASDEGTYDCQ 
24652873.f  EDDGLYRCTASNAAGRVMSKQGYVYQSSVKCLPRLPRR~~~~~~~~~~~~~~~~~~KNE~~~KMMESWDKQTFLCRGKRGGAAGLEALPAAPEDLRIVQGPIGQSIIKEGEPTALTCLYELPDELKNQRIQLRWRKDGKLLRQVE~LGGSAPIPGHSFDSGKD~~~ALLREDARLVLHKQNGTLSFASIIASDAGQYQCQ 
 
                    410       420       430       440       450       460       470       480       490       500       510       520       530       540       550       560       570       580       590       
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1luf_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1ir3_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
30425042.m  ASNLAGQRRQDVNITVATVPTWLRKPQDS~~~~~QLEEGKPGYLHCLTQATPKPTVIWYR~~~~NQMLISEDSRFEVSKNGTLRINSVEVYDGTLYRCVSSTPAGSIEAQARVQVLEKLKFTPPPQPQQCMEFDKEATVPCSATGREKPTVKWVR~~~~~~~~~~~ADGSSLPEWVTDNAGTLHFARVTRDDAGNYTCIA 
CCK4.h      AANLAGQRRQDVNITVATVPSWLKKPQDS~~~~~QLEEGKPGYLDCLTQATPKPTVVWYR~~~~NQMLISEDSRFEVFKNGTLRINSVEVYDGTWYRCMSSTPAGSIEAQARVQVLEKLKFTPPPQPQQCMEFDKEATVPCSATGREKPTIKWER~~~~~~~~~~~ADGSSLPEWVTDNAGTLHFARVTRDDAGNYTCIA 
31227030.i  ITNNASDFLVSSTAAELQIISNLRFTPKPPTSKNLELGS~IAKIHCKAQGTPAPTVHWTTVVSDGGPAPALPDSIE~DVNGTLVFRNVSAEHRGQYACVAANSQGEIRASVSVNVVIAPKFEIAPEGAVQVAELGTVQFHCVATGDPKPTIQWDKDLQYLHAKAGGANGSEEERYRILENGTLVLTEVHLEDDGRYGCTI 
24652873.f  LQLEAHAPINSS~PGILEVIEQLKFVPQP~TSKNLELDAVVAKVHCKAQGTPTPQVQWVR~~~~DGENTTLPDHVEVDANGTLIFRNVNSEHRGNYTCLATNSQGQINATVAINVVVTPKFSVPPVGPIETSEQGTVVMHCQAIGDPKPTIQWDKDLKYLSE~~~~~NNTDRERFRFLENGTLEIRNVQVEDEGSYGCTI 
 
                    610       620       630       640       650       660       670       680       690       700       710       720       730       740       750       760       770       780       790       
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1luf_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GAMESAAVTLTTLPSELLLDRL 
1ir3_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VFPSSVFVP~~ 
30425042.m  SNEPQGQIRAHVQLTVAVFITFKVEPERTTVYQGHTALLRCEAQGDPKPLIQWKGKDRILDPTKLGPRMHIFQNGSLVIHDVAPEDSGSYTCIAGNSCNIRHTEAPLLVVDKPVMEDSEGPGSPPPYKMIQTIGLSVGAAVAYIIAVLGLMFYCKKRCKAKRLQKQPEGEEPEMECLNGGPLQNGQPSAEIQEEVALTSL 
CCK4.h      SNGPQGQIRAHVQLTVAVFITFKVEPERTTVYQGHTALLQCEAQGDPKPLIQWKGKDRILDPTKLGPRMHIFQNGSLVIHDVAPEDSGRYTCIAGNSCNIKHTEAPLYVVDKPVPEESEGPGSPPPYKMIQTIGLSVGAAVAYIIAVLGLMFYCKKRCKAKRLQKQPEGEEPEMECLNGGPLQNGQPSAEIQEEVALTSL 
31227030.i  GNSAGLKREEVHLIVKPSDGMVMPEESAEDGFLITRAVLITMSVAFAYIILVVGLMIWCRHRRAARKARLNLGSSKENGGDVDLKNCEIEPCLPDKTSAAENGGVGVSSGRSKSKQKNGSAGGKDTVANGVDNGQDKSDDTVNSSKSKKSSGSGSLLEQLTVPRSAVVEMLQIGKCDFGDVYIGKIRENDCRLPPPKESV 
24652873.f  GNSAGLKREDVQLVVKTTGDGFAPEESGGDGFLVTRAVLITMTVALAYIVLVVGLMLWCRYRRQARKARLNDLSTKEAGG~~~~~~~~~~~~~~DQPDVAGNG~KGSEQEPCLSKQHNGHSKSRSKSSG~~~~DAQKSDDTACSQQSRASKKSAHIYEQLALPRSGLSELIQIGRGEFGDVFVGKLKATLVTSPSDKDAD 
 
                    810       820       830       840       850       860       870       880       890       900       910       920       930       940       950       960       970       980       990       
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1luf_A      HPNPMYQRMPLLLNPKLLSLEYPRNNIEYVRDIGEGAFGRVFQARAPGLLPYEPFTMVAVKMLKEEASADMQADFQREAALMAEFDNPNIVKLLGVCAVGKPMCLLFEYMAYGDLNEFLRSMSPHTVCSLSHSDLSTRARVSSPGPPPLSCAEQLCIARQVAAGMAYLSERKFVHRDLATRNCLVGENMVVKIADFGLSR 
1ir3_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~DEWEVSREKITLLRELGQGSFGMVYEGNARDIIKGEAETRVAVKTVNESASLRERIEFLNEASVMKGFTCHHVVRLLGVVSKGQPTLVVMELMAHGDLKSYLRSLRPEAEN~~~~~~~~~~~~~~NPGRPPPTLQEMIQMAAEIADGMAYLNAKKFVHRDLAARNCMVAHDFTVKIGDFGMTR 
30425042.m  GSGPPATN~~~KRHSAGDRMHFPRASLQPITTLGKSEFGEVFLAKAQGVEEGATETLVLVKSLQSRD~EQQQLDFRREVEMFGKLNHANVVRLLGLCREAEPHYMVLEYVDLGDLKQFLRISKNKDEK~~~~~~~~~~~~~~~LKSQPLSTKQKVALCSQVALGMEHLSNNRFVHKDLAARNCLISAQRQVKVSALGLSK 
CCK4.h      GSGPAATN~~~KRHSTSDKMHFPRSSLQPITTLGKSEFGEVFLAKAQGLEEGVAETLVLVKSLQSKD~EQQQLDFRRELEMFGKLNHANVVRLLGLCREAEPHYMVLEYVDLGDLKQFLRISKSKDEK~~~~~~~~~~~~~~~LKSQPLSTKQKVALCTQVALGMEHLSNNRFVHKDLAARNCLVSAQRQVKVSALGLSK 
31227030.i  TQEPIAGDEVGP~~~~~~STELTTENERKSPVKKGPSNEELNAIRPENDYKP~~~~~VMVKALTKVKDEHCCGEFRRQLELFRTVSHRNVVQLFGLCRDKDPHYLLLEYTDWGDLKQFLLATSPITPPN~~~~GTVDSKKDATTKPPPLNVPQILALAHQIGRGMDAIYKARIIHKDLATRNCIISSDFSAKISMPALGR 
24652873.f  TEKQHSNSENGSGGSGSGSTTLSTLNEKRRSKTSMDDIEEIKEEEQDQHNQSGLEQLVLVKALNKVKDEQACQEFRRQLDLLRAISHKGVVRLFGLCREKDPHYMVLEYTDWGDLKQFLLATA~~~~~~~~~~GKVNTATAGSSSPPPLTTSQVLAVAYQIARGMDAIYRARFTHRDLATRNCVISSEFIVKVSYPALCK 
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1luf_A      NIYSADYYKADGNDAIPIRWMPPESIFYNRYTTESDVWAYGVVLWEIFSYG~LQPYYGMAHEEVIYYVRDG~NILACPENCPLELYNLMRLCWSKLPADRPSFCSIHRILQRMCERAEGTVGV~~~~~~~  
1ir3_A      DIXETDXXRKGGKGLLPVRWMAPESLKDGVFTTSSDMWSFGVVLWEITSLA~EQPYQGLSNEQVLKFVMDG~GYLDQPDNCPERVTDLMRMCWQFNPKMRPTFLEIVNLLKDDLHPSFPEVSFFHSEENK  
30425042.m  DVYNSEYYHFR~QAWVPLRWMSPEAVLEGDFSTKSDVWAFGVLMWEVFTHG~EMPHGGQADDEVLADLQAGKARLPQPEGCPSKLYRLMQRCWAPNPKDRPSFSEIASTLGDSPADSKQ~~~~~~~~~~~  
CCK4.h      DVYNSEYYHFR~QAWVPLRWMSPEAILEGDFSTKSDVWAFGVLMWEVFTHG~EMPHGGQADDEVLADLQAGKARLPQPEGCPSKLYRLMQRCWALSPKDRPSFSEIASALGDSTVDSKP~~~~~~~~~~~  
31227030.i  DKYSKEYCKHR~NQLMPIRWMAPECFQEDDYSIKSDIYSFAVLVWELFTNATELPFKEQTDEEIITAAQAGKLEWKVAEKTPEALHKILTSCWSTSPKERPSFSQLVVAIGNCLQS~~~~~~~~~~~~~~  
24652873.f  DKYSREYHKHR~NTLLPIRWLAPECIQEDEYTTKSDIFAYGVVVWELFNQATKLPHEELTNEQVVQRSQAGSLEWSVAEATPDSLREILLSCWVSNPKERPSFSQLGAALSKAMQSAEK~~~~~~~~~~~  
 


